
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1755
- - - - - TGGAAA TGA TG - A T CG - - - - - - - - A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T ACAC T T T AA T - - - - - - - - - T AA T AA T A T T AAAAGT CCAAGT T T T C - - - - - CC T TGT A T AAAGGGTGGT CC T T CGCAAGT T AAGAAACA T A - CAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T ACA T T T AAA T AAAA T A T AC T CA T AA T T T T AAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAGGA T TGGAAACACGT AAAAAAGAAAACACAACAG
T T A T A T AGAAACGGAA T - - - - - - - - GT C TGT AA T TGTGAGCAGGC TGACCGT T T TGT T T ACAGT T CCA T AGAGACGAGAGAAGGA T T CGCGAAAA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA - - A T TGT CAA T ACAA T A TGT CA T T A T TGACAAAAAA T AAACA - - - -
A T A T AGA T AAA T T T T A T AACAC T ACGT T TGT AA T TGTGAGCAGGC TGACCGT T T TGT T T AAAGT T CCA T AGAGACGAGAGAAGAA T T CGCGAAAA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - CC T T T T TGAAGAAAAC T A T A T A T ACA T ACAGAAGAAC T AA - - - -
- - - - AA TGGAA T T T T A T - - - - - - - - GT T TGT AA T TGTGAGCAGGC TGACCGT T T TGT T T ACAGT T CCA T AGAGACGAGAGAA TGA T T CGCGAAAA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAG
T T T - - T T AACGAAAAA - AAC T C T - - A T T TGT AA T TGTGAGCAGGC TGACCGT T T TGT T T AAAGT T CCA T AGAGACGAGAGAAGAA T T CGCGAAAA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - A T T T ACGA T ACAAGTGAC T T AACAGCA T CA T T AAGA T ACG - C - -
T T T T A T T T AAA T T A T A TGAAAGT A T TGT TGT AAC TGTGAGCAAGC TGACCGT T T TGT T T AAAGC T CCA T AGAGAGGAGAGAAAAA T T CGCGAAAA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA - ACCC T C T A T ACAGGGTGACAA T T TGAAAACGAACAG - - - - - - T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG
A T CCGGGAA T T C T A TGCAA T AA T - - TGT TGT AA T TGTGAGCAGGC TGACCGT T T TGT T T AAAGC T CCA T AGAGACGAGAGAACAA T T CGCGAAAA T AA T T - - - - - - - - - - T AA T T T AAA TGA T AA T AAAA T A T ACCACGGA T T T AAAGTGT CCAAGT T T T T AGAAA T C T C T T T T AACGA T T T AA T CC T CGT AGGAC TGACAA T T CA - - A T
T T T T AGT A T AA T T A TG - - - T AA T - - TGT TGT AA T TGTGAGCAGGC TGACCGT T T TGT T T AAAGC T CCA T AGAGACGAGAGAAGAA TGCGCGAAGAGAA T T - - - - - - - - - - T A T T T T ACA T T T AAA T AAAA T A T AC TGA T AA T T T T AAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAACGA T TGGAAACA TGT AAGAAG - - - - - - T CAACAG
T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - GT T TGT AA T TGTGAGCAGGC TGACCGT T T TGT T T ACAGT T CCA T AGTGACGAGAGAAGAA T T CGCGAAAA T AA T T - - - - - - - - - - T A T T T T ACA T T T AAA T AAAA T A T AC TGA T AA T T T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAGGA T TGGAAACACGT AAAAAAGAAAACACAACAG
- - - - - - AAAAAA T A T A - CGAA - - - - - - - - A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T ACA T T T T AA T - - - - - - - - - T AA T AA T A T T AAAAGCCCAAGT T T T C - - - - - CC T TGT A T AAAGGGTGGT CC T T CACAAGT T AAGAAACA T A - CAA
T T T - - - - - - - - - - GT A - CC T AA T - - GT T TGT AAA TGTGAGCAAGC TGGC TGT T T TGT T T A T AGT T CCA T AGAGACG - - AGAAGAA T T CGCGAAAA T - A T T - - - - - - - - - - - - T T T T ACA T T T T AA T - - - - - - - - - T AA T AA - T T T AAAAGT C T AAGT T T T C - - - - - CC T TGT AA T AAGGGTGGT CC T T CGCAAA T CACAAAACA T A - CAG
T T T - - - - - - - - - - GT A - CC T AA T - - GT T TGT AAA TGTGAGCAAGC TGGC TGT T T TGT T T A T AGT T CCA T AGAGACG - - AGAAGAA T T CGCGAAAA T - A T T - - - - - - - - - - - - T T T T ACA T T T T AA T - - - - - - - - - T AA T AA - T T T AAAAGT C T AAGT T T T C - - - - - CC T TGT AA T AAGGGTGGT CC T T CGCAAA T CACAAAACA T A - CAG
T T T T AA TGACA T T C TGT CA TGC T - - TGT TGT AA T TGTGAGCAGGC TGACCGT T T TGT T T AAAGC T CCA T AGAGACGAGAGAA T AA T T CGCGAAAA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - AA T TGTGAA T CACAAGT AC T CA T T T AAGGC TGAGT CGACC T AAAAA
T T T T A T T T AAC T T A T A TGAAAA T A T TGT TGT AA T TGTGAGCAGGC TGACAGT T T TGT T T AAAGC T CCA T AGAGACGAGAGAACAA T T CGCGAAAA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGT CGACAAAAGGGT C T CGAGGT AGAAGAGGAGCCCCAA - - -
T T AGAAAAAAA T TGTG - - - - - - - - - TGT TGT AA T TGTGAGCAGGC TGACCGT T T TGT T T AAAGC T C T A T AGAGACGAGAGAACAA T ACGCGAAAAGAA T T - - - - - - - - - - T AA T T T AAA TGA T AA T AAAA T A T ACCACGGA T T T AAAGTGT CCAAGT T T T T AGAAA T C T C T T T T AACGA T T T AA T CC T CGT AGGACCGACAA T T CA - - A T
T T A T A TGAAAA T AA TG - GAAAA T - - TGT TGT AA T TGTGAGCAGGC TGAC TGT T T TGT T T AAAGC T CCA T AGAGACGAGAGAACAA T T CGCGAAAA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - GAGCCGGT AAAGC T CGA TGACC TGCAAAGTGCCAAA TGCA - - - -
T T T - AAACAAAC T A T C - - - - - - - - - TGT TGT AA T TGTGAGCAGGC TGACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT - - - - - - - - T T T AAAGTGT CCAAGT T T T T AGAAA T C T C T T T T AACGA T T T AA T CC T CGT AGGACCGACAA T T CA - - A T
- - - - - - TGAAA T T A TG - CA T AA T - - T T T T A TGA T CGT CGA T - - - - - - - T CA T T T T C T AAA T AC T TGT T TGGAAACGACAAAAGAAGT C - - - - - A T C T A T T - - - - - - - - - - T A T T T T ACA T T T T AA T - - - - - - - - - T AA T AA T A T T T AAAGT CCAAGT T T T C - - - - - CC T TGT AA T AAGGGTGGT CC T T CGCAAGT CGCGACACA T A - CAC
T CACAA T TGTGT T A T A - CGT AC T A T TGT TGT AA T TGTGAGCAGGC TGACCGT T T TGT T T AAAGC T CCA T AGAGACGAGAGAACAA T T CGCGAAAA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - ACC T T T T T T AAAAA T A T A T T T C T T TGT ACCAGGA T CGT CAGA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAC T - - GGT T CCCAC T C TG - - - - - - A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - CC T TGT A T AAAGGGTGGT CC T T CAAGT T AAGAAACAAACA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T A T A T T T T AA T - - - - - - - - - T AA T AA T T T T AAAAGT CCAAGT T T T C - - - - - CC T TGT AA T AAGGGTGGT CC T T CGCAAGT CGCGACACACA - C TG
T T A TGGC T AAGT T T T AC T CCAC TGTGAGT A TGA T TGT AAGCAGGC TGACCGT T T TGT T T AAAGT T AC T T AGAGACCAGAGAAGAA T T CGCGAAAA T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - AA TGT A T CC T ACAGAGT AGTGC T C T A T AGGACAACA T AAGGAG - - -
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TE: rnd_5_family_10292.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 1755bp; fragments: 39; full length: 0 (>=1579.5bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 1755 bp
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TE: rnd_5_family_10292.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 2865bp; fragments: 38; full length: 0 (>=2578.5bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_10292

 size: 205bp; fragments: 18; full length: 13 (>=184.5bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 205 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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